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Die Gattung Allium – Taxonomischer Überblick und 
wissenschaftliche Sammlung im Botanischen Garten 
der Universität Osnabrück
Nikolai Friesen
Kurzfassung: Allium ist die bei weitem umfangreichste Gattung der Familie Alliaceae (Klasse Liliopsida, 
Ordnung Asparagales). Ein kurzer Abriss der historischen Entwicklung der Allium-Klassifkationen und das 
aktuellste, an molekularen Daten orientierte System der Gattung sind als Bezugssystem beigegeben.
In den letzten 15 Jahren wurden auf der Grundlage einer immer weiter vervollständigten Allium - Kollek-
tion zuerst am IPK Gatersleben begonnen (340 Arten und über 3000 Akzessionen) und ab August 2000 im 
Botanischen Garten der Universität Osnabrück (230 Arten und über 800 Akzessionen) mit molekular-
taxonomischen Untersuchungen fortgeführt, deren Ergebnisse kurz vorgestellt werden.
Abstract: Allium is by far the most extensive genus of the family Alliaceae (class Liliopsida, order Aspara-
gales). A short summary of the historic development of the Allium - Taxonomy and the most current system, 
based on molecular data, is added as frame of reference.
The enlarged working collection of living Allium accessions, first at the IPK Gatersleben (approximately 
340 spp. and about 3 thousand accessions) and since August 2000 also in the Botanical Garden of the 
University of Osnabrueck (approximately 230 spp. and about more than 800 accessions) enabled to con-
tinue taxonomic research in this genus, the results of which are briefly discussed.
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1  Die Gattung Allium
Allium ist die bei weitem umfangreichste Gat-
tung der Familie Alliaceae  (Klasse Liliopsida, 
Ordnung Asparagales). Sie umfasst gegen-
wärtig über 800 Arten mit manchmal zahl-
reichen  Synonymen  (Gregori  et  al.  1998). 
Lange Zeit wurden Allium und Verwandte in 
der sehr weit gefassten Familie Liliaceae ein-
geordnet. Andererseits sind sie aber auch den 
Amaryllidaceae morphologisch ähnlich, wes-
halb einige Autoren sie im 20. Jahrhundert 
zu dieser Familie stellten (z. B. Dahlgren and 
Clifford, 1982). Molekulare Untersuchungen 
der letzten Jahre haben gerade diesen Ver-
wandtschaftsbezug nachdrücklich bestätigt. 
Die Ausgliederung der Gattung Allium und 
anderer verwandter Gattungen aus den Lili-
aceae wird heute allgemein akzeptiert. Es 
wurde  sogar  vorgeschlagen,  die  Familien 
Amaryllidaceae, Alliaceae und Agapantha-
ceae, die einen monophyletischen Ursprung 
haben, in einer Familie Alliaceae zu vereinen 
(AGP II, 2003).
Die  Gattung  umfasst  wirtschaftlich  sehr 
wichtige Gewürz- und Gemüsepflanzen (Kü-
chenzwiebel, Schalotte – A. cepa L.; Knob-
lauch – A. sativum L.; Winter- oder Hecken-
zwiebel – A. fistulosum L.; Schnittlauch – A. N. Friesen  Osnabrücker Naturwiss. Mitt.  33/34  2008 
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schoenoprasum L.; Porree – A. porrum L., Chi-
nesischer Schnittlauch – A. tuberosum L.), die 
in vielen, auch subtropischen Ländern, zu 
den  bedeutendsten  Feld-  und  Gartenkul-
turen zählen. Als Quelle für Zierpfl  anzen wird 
die Bedeutung der Gattung Allium immer 
wichtiger. Besonders Arten der Untergattung 
Melanocrommyum ( A.  stipitatum  Regel,  A. 
christophii Trautv., A. giganteum Regel, A. ro­
senorum  R.M.Fritsch,  A.  karataviense  Regel 
und  andere)  mit  ihrem  sehr  auff  allenden, 
mehr als 1 m hohen Wuchs und großen Blät-
tern und mitunter bis kindskopfgroßen Blü-
tenständen, haben schon seit Jahrzehnten 
Eingang in die Ziergärten der europäischen 
und nordamerikanischen Länder gefunden 
(Kamenetsky & Fritsch, 2002). In den letzten 
10-15 Jahren sind viele schöne neue Allium-
Hy  briden (z. B. „Globemaster“, „Mars“, „Lucy 
Ball“ und andere) in Holland gezüchtet wor-
den (Friesen et al. 1997).
Die Gattung ist fast ausschließlich nordhe-
misphärisch verbreitet (Abb. 1). Nur eine Art, 
Allium dregeanum Kunth, kommt auch in Süd-
afrika vor. Dieser ist sehr nah mit europä-
ischen Arten aus der Sektion Allium, beson-
ders  mit  Allium  scorodoprasum,  verwandt, 
und weil er zudem hochpolyploid ist (2n=64, 
und 2n=80, de Sarker et al., 1997), liegt die 
Vermutung nahe, dass Vorfahren dieser Art 
mit den ersten Europäischen Siedlern einge-
schleppt worden sind und sich in Südafrika 
zu einer neuen Art entwickelt haben. 
Die  Standortansprüche  der  Allium  Arten 
gestalten sich sehr variabel. Die Mehrzahl ist 
an relativ trockene, lichte Habitate mit off  ener 
Vegetationsdecke gebunden (deshalb gehö-
ren viele Arten zu charakteristischen Kompo-
nenten von Steppen-, Halbwüsten-, Wüsten-, 
Fels-  und  Hochgebirgsformationen).  Doch 
gibt es auch eine beachtliche Anzahl ökolo-
gisch abweichender Sippen, so z. B. Waldarten 
wie der heimische Bärlauch (A. ursinum L.), 
Arten auf Salzwiesen (Kantiger Lauch - A. an­
gulosum L.), in der Schottervegetation von 
Fluss ufern und Küsten (Schnittlauch - A. schoe­
Abb. 1: Verbreitungsgebiet der Gattung Allium. Die Zahlen in den Kreisen zeigen die Arten-
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no prasum L.), und auf Hochgebirgs  matten (A. 
atrosanguineum Kar. et Kir.). Einige Arten ha-
ben sich als Kulturfolger auf menschlich be-
einflussten Standorten, z. B. als Unkräuter, in 
Weinbergkulturen ausgebreitet (A. vineale L., 
A. ampeloprasum L.).
Ein  ausgeprägtes  Mannigfaltigkeitszen-
trum befindet sich in den Berggebieten von 
Mittel-, Südwest- und Klein-Asien, und ein 
kleineres in Nordamerika westlich und östlich 
der Rocky Mountains. Die morphologische 
Vielfalt ist erstaunlich und betrifft alle Organe 
oder Teile von Organen der Pflanzen. Unter-
irdisch treten entweder Wurzelstöcke deut-
lich  sichtbar  hervor  („rhizomatose  Arten“) 
oder dicke Zwiebeln („bulbose Arten“), bei 
denen das Rhizom auf den Zwiebelkuchen 
(Zwiebelscheibe)  beschränkt  ist.  Vertreter 
dieser beiden Großgruppen unterscheiden 
sich in weiteren morphologischen und ins-
besondere in physiologischen Merkmalen, 
weil sie an unterschiedliche Habitate ange-
passt sind. Darüber hinaus gibt es Arten mit 
sehr kurzem Rhizom und ohne Zwiebel, aber 
mit verdickten Speicherwurzeln. 
Die Gattung zeichnet sich insgesamt als 
morphologisch äußerst vielgestaltig aus, be-
sonders  im  Blütenbereich.  Es  seien  einige 
Variationsbereiche  als  Orientierung  ge-
nannt:
•	 Die	Umhüllung	der	Zwiebeln	ist	glatt	oder	
in  Längsfasern  oder  -streifen  geteilt  bis 
netzartig verwoben und kann maschen- bis 
lochartige Strukturen zeigen.
•	 Die	 Wuchshöhe	 überschreitet	 einerseits	
kaum 5 cm und kann andererseits fast 2 m 
erreichen.
•	 Flache	Blattspreiten	können	0,3	bis	fast	15	
cm breit und zylindrische weniger als 1 mm 
bis über 2 cm dick sein bei Längen zwi-
schen 5 und 80 cm. Auch fadenförmige, 
dreikantige, halbzylindrische und in viele 
fadenartige Zipfel geteilte Spreiten kom-
men vor.
•	 Die	Blütenstände	sind	kugelig	bis	büsche-
lig oder doldenartig. Sie können sehr dicht 
bis sehr locker sein und manchmal nur 1-2 
oder bis über 3000 Blüten enthalten.
•	 Die	Tepalen	sind	häufig	in	den	verschie-
densten Rottönen, aber auch weiß, gelb, 
grün, blau, braun bis violett gefärbt und 
können 2 bis über 24 mm lang und 1 bis 12 
mm breit sein.
•	 Die	 abgeflacht-kugeligen	 bis	 fast	 zylin-
drischen  Fruchtknoten  sind  drei-  oder 
sechskantig und können an der Spitze tie-
fe Längsfurchen und horn-, rippen- oder 
kammartige Auswüchse tragen.
•	 Die	Zahl	der	Samenanlagen	pro	Fruchtkno-
tenfach (1 bis mehr als 10), Position und 
Form  der  im  Fruchtknoten  eingeschlos-
senen Nektarien und ihrer Sekretkanäle, 
Samenform und -gewicht, und insbeson-
dere Zellformen und Skulpturen der Sa-
men-Epidermiszellen („Samen-Testa“) sind 
weitere variable und taxonomisch wichtige 
Merkmale (Fritsch, 2005). 
Alle diese morphologischen Merkmale sind 
ziemlich „chaotisch“ in der ganzen Gattung 
verteilt, deswegen ist Allium für seine kom-
plizierte taxonomische Struktur bekannt.
Während Linné (1753) 30 Arten in 3 infor-
mellen Gruppen unterschied, war die Arten-
zahl am Ende des 19. Jh. auf das Zehnfache 
gestiegen und wurde in 6-10 zumeist sehr 
heterogene Sektionen gegliedert. Diese Sy-
stematik wurde von Eduard Regel (1875) in 
der bislang letzten Allium- Monographie be-
nutzt und erweitert. Vom letzten Drittel des 
19. Jahrhunderts an erweiterten Forschungs-
reisen in viele Gebiete Asiens und Nordame-
rikas sowie die Erarbeitung zahlreicher Ge-
bietsfloren das Wissen über die Formenman-
nigfaltigkeit über Allium um mehrere hundert 
Arten. Damit erweiterte sich der Gattungs-
umfang deutlich über jenes Maß hinaus, das 
ein Einzelner noch überblicken und erfolg-
reich bearbeiten kann. Wohl deshalb wurde 
seither keine Monographie der Gattung mehr 
verfasst. Eine moderne Gattungs-Übersicht, 
die  die  komplizierten Verwandtschaftsver-N. Friesen  Osnabrücker Naturwiss. Mitt.  33/34  2008 
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hältnisse vollständig und ausgewogen wie-
derzugeben vermag, wird immer deutlicher 
vermisst. Regionale Revisionen haben diese 
Lücke noch vertieft, weil sie immer nur die 
regionale Sicht auf die Gattung vermitteln 
konnten. In der 2. Hälfte des 20. Jh. schlugen 
mehrere Autoren stärker aufgliedernde, aber 
in Details gegensätzliche, Klassifikationen vor 
(z. B. Wendelbo, 1969; Traub, 1972; Kamelin, 
1973; Stearn, 1978). Am Ende dieser Phase 
wurden  etwa  750  Allium-Arten  anerkannt 
und in über 50 Gruppen auf den Ebenen von 
Untergattung bis Untersektion eingeordnet 
(Hanelt et al. 1992). Die Hie  rarchie der Glie-
derung  beruhte  weitgehend  auf  wenigen 
grundsätzlichen Festlegungen (Annahmen) 
bezüglich  der  Ursprünglichkeit  einzelner 
morphologischer  Merkmale  (zum  Beispiel: 
lange Rhizome sind ein ursprüngliches Merk-
mal und Zwiebeln ohne Rhizome ein abge-
leitetes). Hieraus wurden Schlüsse bezüglich 
der Evolutionsrichtung abgeleitet: kurze Rhi-
zome zeigen eine höhere Entwicklungsstufe 
an als lange Rhizome und ganz kurze Rhi-
zome die höchste Entwicklungsstufe. Jedoch 
wurden neue Erkenntnisse auf unterschied-
liche Weise in diese Systeme eingearbeitet, 
weshalb im letzten Jahrhundert die Eingrup-
pierung einiger Arten mehrfach wechselte. 
Aus den oben genannten Gründen erlauben 
die spezifischen Merkmale vieler Gruppen 
nicht, zwischen gleichgerichteter Anpassung 
und natürlicher Verwandtschaft zu differen-
zieren. Genaue Vergleiche brachten aber mit 
der Zeit immer mehr Unterschiede in den 
Details vieler Merkmale zutage, die auf lange 
unabhängige  Evolutionsabläufe  und  auf 
möglicherweise mehrfache Entstehung ein-
zelner  Merkmale  schließen  ließen.  Damit 
wurde diese Vielfalt stammesgeschichtlich 
gewertet und Annahmen über den Grad der 
natürlichen  Verwandtschaft  von  Gruppen 
und ihre Einbindung in Evolutionslinien ge-
troffen.  Dabei  wurden  immer  wieder  Pro-
bleme sichtbar, weil manche Merkmalsgrup-
pen,  wie  karyologische,  anatomische  und 
phytochemische, in jeweils ganz verschie-
denen Teilen der Gattung variabel, in anderen 
dagegen unerwartet konstant sind. Moleku-
lare Untersuchungen, die in den 1990iger 
Jahren auch bei Allium einsetzten, erschlos-
sen eine neue Perspektive. Ihre Hauptbedeu-
tung besteht darin, dass manche molekularen 
Änderungen an der DNA in einer bestimmten 
Etappenfolge geschehen sein müssen, weil 
andere  Abläufe  aus  statistischen  Gründen 
absolut unwahrscheinlich sind. Dadurch kön-
nen molekulare Merkmale mit Evolutionse-
tappen korreliert werden. Dieser unabhän-
gige  Maßstab  erlaubt  dann,  auf  anderen 
Merkmalen basierende phylogenetische Vor-
stellungen zu entwickeln. In einem der fol-
genden Kapitel dieser Arbeit wird die neue 
Klassifikation der Gattung Allium, die auf mo-
lekularen Daten basiert, vorgestellt.
2  Wissenschaftliche Sammlung im 
Botanischen Garten Osnabrück
Traditionelle Studien in der Pflanzensystema-
tik basieren hauptsächlich auf getrockneten 
Herbarexemplaren.  In  der  Gattung  Allium 
zeigen Herbarexemplare der meisten Taxa 
aber nicht alle Merkmale, die für eine genaue 
Differenzierung von Arten notwendig sind. 
Die  meisten  Allium-Arten  sind  an  ein  tro-
ckenes Klima angepasst. Die kalten und die 
trockenen  Jahreszeiten  überstehen  sie  als 
Geophyten (Erdpflanzen). Die für sie kurze 
günstige Vegetationsperiode nutzen sie für 
ihren  gesamten „oberirdischen“  Lebenszy-
klus. Ihr Entwicklungszyklus ist beschleunigt. 
Sie produzierten gut entwickelte Blätter nur 
vor der Blütezeit. Wenn die Pflanzen in voller 
Blüte stehen, sind die Blätter normalerweise 
schon trocken oder verdorrt. Überdies ver-
trocknen Blütenteile besonders stark, wenn 
sich zur Zeit der Feuchtreife die Kapseln ent-
wickeln. In solchen Fällen braucht man für 
eine sichere Artbestimmung eine ganze Serie 
von Herbarexemplaren, die in jeder Entwick-
lungsphase angelegt sein sollten, was aber Die Gattung Allium – Taxonomischer Überblick und Wissenschaftliche Sammlung
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sehr selten möglich ist. Der 
Schutz gegen Wasserver-
lust funktioniert sehr gut 
bei  Zwiebelpflanzen  und 
ist sogar noch in der Her-
bariumspresse  wirksam. 
Die  Pflanzen  setzen  ihre 
Entwicklung in der Presse 
so lange fort, bis sie völlig 
trocken  sind,  was  lange 
dauern kann. Als ein Ergebnis präsentieren 
Herbariumsexemplare möglicherweise Blü-
tenstände von missgebildeter Form und Far-
be oder ungewönlicher Kapselmorphologie 
und repräsentieren deshalb keine typische 
Ausprägung  einer  Art,  und  das  kann  zu 
falschen  Schlussfolgerungen  führen.  Eine 
Lebendsammlung mit Akzessionen aus un-
terschiedlichen  Verbreitungsgebieten  ist 
deshalb eine der wichtigsten Grundlagen für 
umfassende taxonomische und biogeogra-
phische Untersuchungen. Außerdem erhält 
man einige wichtige Daten, wie z. B. die Chro-
mosomenzahl, nur von lebendem Ausgangs-
material.
Seit August 2000 wird im Botanischen Gar-
ten der Universität Osnabrück eine wissen-
schaftliche  Sammlung  der  Gattung  Allium 
aufgebaut, die mittlerweile schon aus 230 
Arten  und  über  800  Akzessionen  besteht 
(Stand: Januar 2008). Der erste Grundstock 
für diese Sammlung waren 181 Akzessionen 
(84 Arten) aus der Allium - Sammlung des 
Leibniz  Institutes  für  Pflanzengenetik  und 
Kulturpflanzenforschung (IPK) Gatersleben. 
Danach  wurde  die  Sammlung  aus  unter-
schiedlichen  Quellen  gespeist:  die  wich-
tigsten  davon  sind  die  Sammelreisen  des 
Autors  in  verschiedene  Länder  (Mongolei, 
2001; Russland, Altai, 2002, 2006, 2007; USA, 
Kalifornien,  2003;  Geor-
gien,  2004;  Türkei,  2005; 
Kirgisien, 2005; Griechen-
land,  2005;  Frankreich, 
2007) und Samenaustausch 
mit  anderen  Botanischen 
Gärten. Nicht zuletzt sind 
viele  Kollegen  zu  erwäh-
Abb. 2: Allium Sammlung 
im Botanischen Garten der 
Universität Osnabrück: 
Allium – Feld.
Abb. 3: Allium Sammlung 
im Botanischen Garten der 
Universität Osnabrück: 
Allium – Anzuchtkasten.N. Friesen  Osnabrücker Naturwiss. Mitt.  33/34  2008 
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nen, die Allium Pflanzen von ihren Reisen 
mitbringen. Ihnen gilt hier mein herzlicher 
Dank. Besonders möchte ich hier Frau Dr. 
Dorothea Trißl danken, die viele Allium Arten 
aus Spanien mitgebracht hat sowie Prof. Dr. 
Georg Miehe und seiner Frau Dr. Sabine Mi-
ehe von der Universität Marburg, die sehr 
viele Allium Herbarbelege und Samen in Tibet 
für mich gesammelt haben.
Um  die  optimalen  ökologischen  Bedin-
gungen für die Erhaltung der lebenden Alli­
um Arten zu schaffen, werden die Pflanzen 
an vier unterschiedlichen Standorten im Bo-
tanischen Garten gepflanzt: im freien Feld, 
sog. Allium-Feld (Abb. 2); im Alpin-
haus – Arten aus trockenen Regi-
onen; in Töpfen in der Kastenanlage 
(Abb. 3); und auf beweglichen Ti-
schen  im  Überwinterungshaus. 
Dazu kommen noch zwei Allium – 
Schauanlagen vor dem Alpinhaus 
(Abb. 4 und 5), wo die unterschied-
lichen Arten für die Besucher des 
Botanischen  Gartens  präsentiert 
werden.
3  Taxonomie und Klassi  fi  ka­
tion der Gattung Allium
Molekulare Untersuchungen bestä-
tigten zunächst die wesentlichen 
Grundzüge des Systemvorschlags 
von Hanelt et al. (1992). Weiterhin 
war  nachweisbar,  dass  die  Gat-
tungen Nectaroscordum, Caloscor­
dum  und  Milula  einen  gemein-
samen Ursprung mit unterschied-
lichen  Allium-Gruppen  besitzen 
und  deshalb  zu  Allium  gehören 
(Hanelt & Fritsch, 1994, Fay & Chase, 
1996, Friesen et al. 2000, Fritsch & 
Friesen, 2002). Der neueste Klassi-
fikationsvorschlag  (Friesen  et  al. 
2006) gliedert Allium in 72 Sekti-
onen, die 15 Untergattungen zu-
geordnet werden (Tab. 1). Damit 
konnte zunächst einmal nachge-
wiesen werden, dass alle Arten der Gattung 
Allium einen gemeinsamen Ursprung haben, 
die Gattung Allium also monophyletisch ist. 
Viele der voneinander abgesetzten Gruppen 
decken  sich  weitgehend  mit  den  „klas-
sischen“, auf morphologischen Merkmalen 
begründeten Sektionen. Die große Zahl der 
über einen weiten Bereich aufeinander fol-
genden  Evolutionsstufen  legte  nahe,  die 
Zahl der Untergattungen von sechs auf min-
destens 15 zu erhöhen, auch wenn einige 
davon nur durch eine Art vertreten sind. Drei 
Evolutionslinien können umgrenzt werden, 
die sich zu unterschiedlichen Zeiten heraus-
Abb. 4: Allium Sammlung im Botanischen Garten der 
Universität Osnabrück: Allium – Schaubeet 1.
Abb.5: Allium Sammlung im Botanischen Garten der 
Universität Osnabrück: Allium – Schaubeet 2.Die Gattung Allium – Taxonomischer Überblick und Wissenschaftliche Sammlung
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bildeten und jeweils rhizomatose und bul-
bose Vertreter umfassen (Abb. 6):
1.  (Älteste) Evolutionslinie: subgenus Nec­
taroscordum,  subg.  Microscordum  und 
subg. Amerallium. Alle Vertreter besitzen 
nur eine Reihe von Leitbündeln in den 
Blattspreiten und subepidermal gelegene 
Milchröhren.  Die  erstgenannten  Unter-
gattungen weisen bulbose und in vielen 
morphologischen Merkmalen (auch kary-
ologisch mit x = 9 bzw. x = 8) abgeleitete 
Taxa auf. Die Untergattung Amerallium 
umfasst auch rhizomatose Gruppen ame-
rikanischer und europäischer Arten. Als 
Chromosomen - Grundzahl dominiert x = 
7, sekundär gibt es auch x = 8, 9 und 11.
2.  Evolutionslinie: subg. Anguinum, subg. 
Vvedenskya, subg. Porphyroprason, subg. 
Caloscordum und subgenus Melanocrom­
myum.  Bei  allen  beträgt  die  Chromo-
somen-Grundzahl  x  =  8.  Untergattung 
Anguinum ist hier der einzige rhizomato-
se Vertreter. Die Blattspreiten sind flach 
(nur bei subg. Vvedenskya zylindrisch), und 
die Milchröhren liegen generell an der In-
nengrenze des Palisaden-Parenchyms. In 
den Blattspreiten von subg. Anguinum und 
Porphyroprason kommen Blattabschnitte 
mit einer und mit zwei Leitbündelreihen 
vor, während bei subg. Melanocrommyum 
mindestens im oberen Abschnitt der Blatt-
spreite zwei gegensinnig orientierte Rei-
hen aus paarweise gegenüber stehenden 
Leitbündeln vorhanden sind.
3.  (Jüngste) Evolutionslinie mit sieben Un-
tergattungen, die alle die Chromosomen- 
Grundzahl von x = 8 und Milchröhren an 
der  Innengrenze  des  Palisaden-Paren-
chyms besitzen. Oft sind die Blattspreiten 
flach; dann zeigen sie im oberen Bereich 
zwei gegensinnig orientierte Reihen zu-
fällig verteilter Leitbündel, bei subg. Cya­
thophora aber nur eine Reihe. Seltener 
sind zylindrische Blattspreiten wie bei der 
Küchenzwiebel,  die  einen  Leitbündel-
Ring zeigen, und fadenartige Blattsprei-
ten. Wenig  spezialisiert  sind  die  arten-
armen  rhizomatosen  Untergattungen 
Butomissa, Cyathophora und Rhizirideum 
im engsten Sinn. Stärker spezialisiert da-
gegen ist die bulbose Untergattung Alli­
um mit zwei Untergruppen, die den klas-
sischen  Sektionen  Allium  und  Codono­
prasum entsprechen. Am stärksten abge-
leitete molekulare Merkmale zeigen die 
wiederum rhizomatosen Untergattungen 
Reticulatobulbosa, Polyprason und Cepa. 
Diese  Klassifikation  benutzt  fast  aus-
schließlich bekannte Namen, auch wenn 
mehrere  taxonomische  Gruppen  einen 
höheren Rang erhielten und andere im 
engeren Sinn gefasst wurden. 
Die Untergliederung in 72 Sektionen ist sicher 
noch nicht endgültig, weil einige Arten mo-
lekular weit weniger miteinander verwandt 
sind als die morphologische Ähnlichkeit er-
warten lässt (Tab. 1). Vor allem die Verwandt-
schaftsverhältnisse  innerhalb  vieler  Sekti-
onen bedürfen noch umfangreicher Studien. 
Mit diesen Erkenntnissen wurde aber auch 
der Sturz eines Paradigmas aller früheren Al­
lium - Klassifikationen besiegelt: Es trifft nicht 
zu, dass die Ausbildung deutlicher Rhizome 
ein allgemeingültiges ursprüngliches Merk-
mal ist. In allen Evolutionslinien sind rhizo-
matose Sektionen und Untergattungen zu 
finden, und überall sind sie direkte Verwand-
te von bulbosen Vertretern. Das heißt, dass 
dieses Merkmal (ausgebildetes Rhizom) im 
Laufe der Evolution der Gattung mehrfach 
entstanden ist. Ein modernes Allium-System 
kann deshalb die breite traditionelle Fassung 
auf Sektions- oder Untergattungsebene für 
Rhizirideum und Molium nicht benutzen, ob-
wohl beide Namen für je eine Gruppe im 
engen Umfang aus nomenklatorischen Grün-
den weiter bestehen müssen. Eine mehr ins 
Detail gehende Diskussion bietet die Publi-
kation von Friesen et al. (2006).N. Friesen  Osnabrücker Naturwiss. Mitt.  33/34  2008 
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I. Erste Evolutionslinie 
1. Untergattung Nectaroscordum (Lindl.) Asch. 
et Graebn.
  Typus:  A. siculum Ucria
1.1 Sektion Nectaroscordum (Lindl.) Gren. et Godr.
  Typus:  A. siculum Ucria
2. UntergattungMicroscordum (Maxim.) Friesen
  Typus: A. monanthum Maxim. 
2.1  Sektion Microscordum Maxim. 
  Typus: A. monanthum Maxim. 
3. Untergattung Amerallium Traub 
  Typus: A. canadense L.  
3.1  Sektion Amerallium Traub  (2 Untersektionen) 
  Typus: A. canadense L.  
3.2  Sektion Lophioprason Traub  
  Typus: A. sanbornii Wood  
3.3  Sektion Rhophetoprason Traub 
  Typus: A. glandulosum Link et Otto 
3.4  Sektion Arctoprasum Kirschl.  (Ophioscoro­
don (Wallr.) Endl.)
  Typus: A. ursinum L.  
3.5  Sektion Briseis (Salisb.) Stearn
  Typus: A. triquetrum L.  
3.6  Sektion Bromatorrhiza Ekberg 
  Typus: A. wallichii Kunth
3.7  Sektion Caulorhizideum Traub 
  Typus: A. validum S. Wats.  
3.8  Sektion Chamaeprason Herm.  
  Typus: A. chamaemoly L. 
3.9  Sektion Molium G. Don ex Koch (2 Untersek-
tionen)
  Typus: A. roseum L.
3.10  Sektion Narkissoprason (F. Herm.) Kamelin
  Typus: A. narcissiflorum Vill.
? 3.11 Sektion Rhynchocarpum Brullo
  Typus: A. ruhmerianum Aschers.
? 3.12 Sektion Triptera Kamelin et Seisums, nom. 
nud. 
  Typus: A. tripterum Nasir 
II. Zweite Evolutionslinie 
4. Untergattung Caloscordum (Herb.) R. M. 
Fritsch  
  Typus:  A. neriniflorum (Herb.) Baker 
4.1  Sektion Caloscordum (Herb.) Baker 
  Typus: A. neriniflorum (Herb.) Baker 
5. Untergattung Anguinum (G. Don ex Koch) 
Friesen
  Typus: A. victorialis L.
5.1  Sektion Anguinum G. Don ex Koch 
  Typus: A. victorialis L.
6. UntergattungPorphyroprason (Ekberg) R.M. 
Fritsch 
  Typus: A. oreophilum C.A. Mey.  
6.1  Sektion Porphyroprason Ekberg  
  Typus: A. oreophilum C.A. Mey.  
7. UntergattungVvedenskya (Kamelin) R.M. 
Fritsch
  Typus: A. kujukense Vved. 
7.1  Sektion Vvedenskya Kamelin
  Typus: A. kujukense Vved. 
8. UntergattungMelanocrommyum (Webb et 
Berth.) Rouy
  Typus: A. nigrum L. 
8.1  Sektion Melanocrommyum Webb et Berth. 
  Typus: A. nigrum L. 
8.2  Sektion Acanthoprason Wendelbo
  Typus: A. akaka Gmel.
8.3  Sektion Acaule R.M. Fritsch
  Typus: A. hexaceras Vved.
8.4  Sektion Acmopetala R.M. Fritsch (7 Untersek-
tionen)
  Typus: A. backhousianum Regel
8.5  Sektion Aroidea  F.O. Khass. et R.M. Fritsch
  Typus: A. aroides Vved. et Popov
8.6  Sektion Brevicaule R.M. Fritsch
  Typus: A. sergii Vved.
8.7  Sektion Compactoprason R. M. Fritsch (3 
Untersektionen)
  Typus: A. giganteum Regel
8.8  Sektion Kaloprason C. Koch (4 Untersektio-
nen)
  Typus: A. caspium (Pall.) M. Bieb.
8.9  Sektion Megaloprason Wendelbo (3 Un-
tersektionen)
  Typus: A. rosenbachianum Regel
8.10  Sektion Miniprason R.M. Fritsch
  Typus: A. karataviense Regel
8.11  Sektion Popovia F.O. Khass. et R.M. Fritsch
  Typus: A. gypsaceum Popov et Vved.
8.12  Sektion Pseudoprason (Wendelbo) K. Perss. & 
Wendelbo
  Typus: A. koelzii (Wendelbo) K. Perss. et
  Wendelbo 
8.13  Sektion Regeloprason Wendelbo (2 Untersek-
tionen)
  Typus: A. regelii Trautv.
8.14  Sektion Thaumasioprason Wendelbo
  Typus: A. mirum Wendelbo 
8.15  Sektion Verticillata Kamelin
  Typus: A. verticillatum Regel
Tab. 1: Klassifikation der Gattung Allium. (Sektionen sind alphabetisch angeordnet)Die Gattung Allium – Taxonomischer Überblick und Wissenschaftliche Sammlung
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III. Dritte Evolutionslinie 
9. Untergattung Butomissa (Salisb.) Friesen 
  Typus: A. ramosum L. 
9.1  Sektion Butomissa (Salisb.) Kamelin 
  Typus: A. ramosum L. 
9.2 Sektion Austromontana Friesen
  Typus: A. oreoprasum Schrenk
10.  Untergattung Cyathophora (R.M. Fritsch) 
R.M. Fritsch
  Typus: A. cyathophorum Bur. et Franch.
10.1  Sektion Cyathophora R.M. Fritsch 
  Typus: A. cyathophorum Bur. et Franch.
10.2  Sektion Coleoblastus Ekberg 
  Typus: A. mairei Lévl.
10.3  Sektion Milula (Prain) Friesen
  Typus: A. spicatum (Prain) Friesen
11. Untergattung Rhizirideum (G.Don ex Koch) 
Wendelbo sensu strictissimo
  Typus: A. senescens L. 
11.1  Sektion Rhizirideum  G.Don ex Koch sensu 
stricto
  Typus: A. senescens L. 
11.2  Sektion Caespitosoprason Friesen
  Typus: A. polyrrhizum Siev. 
11.3  Sektion Rhizomatosa Egor.
  Typus: A. caespitosum Siev.
11.4  Sektion Tenuissima (Tzag.) Hanelt
  Typus: A. tenuissimum L.
11.5  Sektion Eduardia Friesen 
  Typus: A. eduardii Stearn 
12. Untergattung Allium  (ca. 305 spp.)
  Typus: A. sativum L. 
12.1  Sektion Allium (including Sektion Costulatae 
F.O. Khass. et Iengal.) 
  Typus: A. sativum L. 
12.2  Sektion Brevidentia F.O. Khass. et Iengaly-
cheva
  Typus: A. brevidens Vved.
12.3  Sektion Crystallina F.O. Khass. et Iengaly-
cheva
  Typus: A. crystallinum Vved.
12.4  Sektion Multicaulea F.O. Khass. et Iengaly-
cheva
  Typus: A. lehmannianum Merckl.
12.5  Sektion Spathulata F.O. Khass. et R.M. Fritsch
  Typus: A. spathulatum Khass. et R. M. Fritsch
12.6  Sektion Mediasia F.O. Khass., Yengalycheva et 
Friesen
  Typus: A. turkestanicum Regel
12.7  Sektion Avulsea F.O. Khass.
  Typus: A. rubellum M. Bieb.
12.8  Sektion Brevispatha Valsecchi
  Typus: A. parciflorum Viv. 
12.9  Sektion Caerulea (Omelcz.) F.O. Khass. 
  Typus: A. caeruleum Pall.
12.10  Sektion Codonoprasum  Reichenb. in Mössl. 
(2 Untersektionen) 
        Typus: A. oleraceum L. 
12.11  Sektion Eremoprasum (Kamelin) F.O. Khass. 
ex R.M. Fritsch et Friesen
        Typus: A. sabulosum Stev.
12.12  Sektion Kopetdagia F.O. Khass.
  Typus: A. kopetdagense Vved. 
12.13  Sektion Longivaginata (Kamelin) F.O. Khass. 
ex R.M. Fritsch et Friesen
         Typus: A. longivaginatum Wendelbo
12.14  Sektion Minuta F.O. Khass. 
        Typus: A. minutum Vved. 
12.15  Sektion Pallasia (Tzag.) F.O. Khass. ex R.M. 
Fritsch et Friesen
        Typus: A. pallasii Murr.
13. Untergattung Reticulatobulbosa (Kamelin) 
Friesen
  Typus: A. lineare L.
13.1  Sektion Reticulatobulbosa Kamelin sensu 
stricto 
  Typus: A. lineare L. 
13.2  Sektion Campanulata Kamelin 
  Typus: A. xiphopetalum Aitch. 
13.3  Sektion Scabriscapa (Tscholok.) Friesen 
  Typus: A. scabriscapum Boiss.  
13.4  Sektion Nigrimontana Friesen
  Typus: A. drobovii Vved. 
13.5  Sektion Sikkimensia (Traub) Friesen
  Typus: A. sikkimense Bak. 
14. Untergattung Polyprason Radić
  Typus: A. moschatum L.
14.1  Sektion Scorodon Koch sensu strictissimo
  Typus: A. moschatum L.
14.2  Sektion Oreiprason F. Herm. (incl. Sektion 
Petroprason F. Herm.)
  Typus: A. saxatile M. Bieb. 
14.3  Sektion Falcatifolia Friesen 
  Typus: A. carolinianum DC.
14.4  Sektion Daghestanica (Tscholok.) Friesen (2 
Untersektion) 
  Typus: A. daghestanicum Grossh. 
15. Untergattung Cepa (Mill.) Radić
  Typus: A. cepa L.
15.1  Sektion Cepa (Mill.) Prokh.   
  Typus: A. cepa L.
15.2  Sektion Annuloprason T.V. Egorova.
  Typus: A. fedtschenkoanum Regel
15.3  Sektion Condensatum Friesen
  Typus: A. condensatum Turcz.
15.4  Sektion Sacculiferum P.P. Gritz.  
  Typus: A. thunbergii G. Don (A. sacculiferum  
  Maxim.)
15.5 Sektion Schoenoprasum Dumort. 
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Abb. 6: Modifizierter Stamm-
baum der Gattung Allium, ba-
sierend auf rDNA ITS Sequen-
zen. Bootstrapwerte sind unter 
den Zweigen und Dekay Index 
Daten über den Zweigen ge-
zeigt. Bootstrapwerte, höher 
als 75 %, werden als Sternchen 
dargestellt. Die neue Klassifi-
kation der Gattung ist auf der 
rechten  Seite  gezeigt.  (aus 
Friesen et al., 2006, mit Verän-
derungen).Die Gattung Allium – Taxonomischer Überblick und Wissenschaftliche Sammlung
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4  Entstehung von 
Kulturpflanzen
Der Einsatz von verschiedenen mo-
lekularen  Markern  ermöglicht  die 
Aufklärung  sehr  unterschiedlicher 
Fragestellungen aus den Bereichen 
Phylogenie, Artbildung und Biogeo-
graphie. Anhand dieser Sammlungen 
sind bereits für mehrere Allium Arten 
die taxonomischen und biogeogra-
phischen Untersuchungen durchge-
führt worden(Friesen & Klaas, 1998, 
Friesen & Hermann, 1998, Friesen & 
Blattner, 2000, Friesen et al., 2000). 
Der Einsatz der molekularen Metho-
den kann auch Fragen zur Entste-
hung von Kulturpflanzen klären: Wie 
und wo sind die heutigen Kultur-
pflanzen entstanden? Wer sind die 
Vorfahren der Kulturpflanzen? Wie 
sind  die  Verwandtschaftsbezie-
hungen mit wild in der Natur vor-
kommenden Arten? Sind Sie einmal 
oder  mehrfach  in  Kultur  genom-
men? Die Kenntnisse über die Do-
mestikation der Allium Kulturarten 
sind  sehr  unterschiedlich  (Hanelt, 
2001; Fritsch & Friesen, 2002). Bei 
einigen Kulturarten sind noch keine 
direkten  Vorfahren  unter  den 
Wildarten  bekannt  (wie  z. B.  für 
Knoblauch, Allium sativum, Maaß & 
Klaas,  1995),  bei  anderen  sind  es 
mehrere Wildarten, die als direkte 

















































Abb. 8: Konsensusbaum einer Parsi-
mony Analyse von 14 cpDNA RFLP-
Eigenschaften.  Ziffern  über  den 
Zweigen  weisen  auf  die  Zahl  der 
Transformations-Merkmale hin, die 
die  jeweilige  Klade  unterstützten. 
Unter den Zweigen sind Bootstrap-
daten (%) angegeben. N. Friesen  Osnabrücker Naturwiss. Mitt.  33/34  2008 
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Vorfahren in Frage kommen (Küchenzwiebel, 
Allium cepa, Gurushidse et al., 2007), und bei 
dritten gibt es sehr nahe verwandte Wildarten 
in der Natur (Winterlauch, A. fistulosum – A. 
altaicum; Chinesischer Schnittlauch, A. tube­
rosum  –  A.  ramosum).  An  zwei  Beispielen 
möchte ich zeigen, wie die zahlreichen Ak-
zessionen in den Allium Sammlungen des IPK 
Gatersleben und des BG Osnabrück es er-
möglicht haben, mit molekularen Untersu-
chungen Fragen zur Evolution von Allium- 
Kulturpflanzen  zu klären.
4.1 Entstehung der Winter­
zwiebel ­ Allium fistulo­
sum (Friesen et al., 1999)
Die Winterzwiebel, Allium fistu­
losum, spielt im europäischen 
Gartenbau  nur  eine  sehr  ge-
ringe Rolle, jedoch ist sie in Ost-
Asien mit dem größten Anbau-
areal von Alters her die wich-
tigste  Kulturart  der  Gattung 
Allium. A. fistulosum hat in Alli­
um  altaicum  die  nächste  ver-
wandte Wildart (Abb. 7). Obwohl 
die wilde Art A. altaicum sehr 
große morphologische, karyo-
logische und genetische Ähn-
lichkeit  mit  Winterzwiebeln 
zeigt und dazu auch fruchtbare 
Hybride  zwischen  diesen  bei-
den Arten vorkommen, wurden 
zwei unterschiedliche Hypothe-
sen  über  die  Domestikation 
vorgeschlagen: 1 -  A. altaicum 
ist ein direkter Vorfahre von A. 
fistulosum (Ledebour, 1830, Re-
gel, 1875); 2 – Allium altaicum 
und A. fistulosum sind Schwe-
sternarten und entstanden aus 
einer  ausgestorbenen  Allium-
Art aus Nord-China (Prokhanov, 
1930, Li, 1970).
Der Ursprung der Winterzwie-
bel und ihr Verhältnis zur wilden 
Verwandten A. altaicum wurde 
mit PCR RLFP (restriction length fragment 
polymorphism) von fünf nicht kodierenden 
Bereichen der Chloroplasten DNA (cpDNA) 
und mit RAPD (random amplified polymor-
phism DNA) Analysen der nuklearen DNA 
untersucht. Beide Verfahren kann man zu den 
Fingerabdruck verfahren oder „Fingerprints) 
zählen, die individuelle Unterschiede aufde-
cken können. Sechzehn Akzessionen von A. 
altaicum sowie 14 Akzessionen von A. fistu­
losum, die die gesamte morphologische Va-
riabilität beider Arten repräsentieren, wurden 
Abb. 9: Neighbor-Joining Stamm  baum von 31 Akzessionen 
von drei Allium Arten aus der Sektion Cepa, basierend auf 
126 RAPD-Merkmalen (A. altaicum -16 acc., A. fistulosum - 14 
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A. altaicum TAX1422  TTGTAGTACAAATGCACGGAAC------------------TATTACTATTTCATCTAAGTTAGA 
A. altaicum TAX2760  TTGTAGTACAAATGCACGGAAC------------------TATTACTATTTCATCTAAGTTAGA 
A. fistulosum ALL742  TTGTAGTACAAATGCACGGAACTATTACTATTTCATCTAATATTACTATTTCATCTAAGTTAGA 
A. fistulosum K6175  TTGTAGTACAAATGCACGGAACTATTACTATTTCATCTAATATTACTATTTCATCTAAGTTAGA 
A. fistulosum ALL515  TTGTAGTACAAATGCACGGAACTATTACTATTTCATCTAATATTACTATTTCATCTAAGTTAGA 
Abb. 10: DNA - Alignment eines Teiles des psaA-trnS (GGA) Fragmentes der cpDNA, mit einer 
Sequenzverdoppelung der benachbarten Region bei Allium fistulosum Akzessionen (unter-
strichen).
Abb.  11:  Stammbaum  einer  Neighbor-
Joining Analyse von 137 RAPD-Merkmalen 
von Akzessionen von A. ramosum und der 
Kulturpflanze A. tuberosum zusammen mit 
A. oreiprason als Außengruppe.N. Friesen  Osnabrücker Naturwiss. Mitt.  33/34  2008 
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untersucht (Abb. 8, 9). Molekulare Merkmale 
führen zu der eindeutigen Aussage, dass die 
Domestikation  von  Winterzwiebel  einen 
einzigen Ursprung hat und dieser bei Allium 
altaicum zu suchen ist. Bei allen Akzessionen 
von A. fistulosum haben wir in einem Frag-
ment der cpDNA eine 19 Nukleotid lange 
Verdoppelung  (Abb.  9)  gefunden.  Solche 
Verdoppelungen  konnten  höchst  wahr-
scheinlich nur einmal in der Evolution an der 
gleichen  Stelle  entstehen.  Das  bedeutet, 
dass Winterlauch nur einmal in Kultur ge-
nommen wurde und hunderte von A. fistu­
losum Sorten nur aus einer A. altaicum - Po-
pulation, die diese Verdoppelung aufweist, 
stammen. Leider haben wir diese spezifische 
Population nicht gefunden; es kann auch 
sein, dass sie ausgestorben ist. Im Vergleich 
zu A. altaicum zeigen die kultivierten Pflan-
zen der Winterzwiebel weniger genetische 






























A. tuberosum A. ramosum
Abb. 12: Hauptkomponentenanalyse von 137 RAPD-Merkmalen von Akzessionen von A. ramo­
sum und der Kulturpflanze A. tuberosum.
einmaligen Domestikationsereignisses oft in 
Kulturarten zu beobachten ist.
4.2 Entstehung des Chinesischen 
Schnittlauches ­ Allium tuberosum 
(Blattner & Friesen, 2006).
In China gehört Allium tuberosum zu den äl-
testen kultivierten Pflanzen, die hier und in 
Japan  eine  wichtige  Rolle  spielt  und  die 
zweithäufigste Kulturart von Allium darstellt. 
Die  Abgrenzung  zu  der  sibirisch-mongo-
lischen Wildart Allium ramosum nach mor-
phologischen Merkmalen ist nicht eindeutig. 
Beide  Sippen  sind  tetraploid  (2n=32)  und 
unterscheiden sich nur in ihrer Blütenpheno-
logie: A. ramosum ist eine frühblühende Art 
(Juni) und A. tuberosum blüht im Spätsom-
mer. 
Eine große Zahl von Akzessionen von bei-
den Arten in der Allium Sammlung hat uns 
ermöglicht, eine Vergleichsanalyse mit der Die Gattung Allium – Taxonomischer Überblick und Wissenschaftliche Sammlung
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RAPD Methode durchzuführen. Im Neighbor-
Joining (NJ) Stammbaum (Abb. 11) erschei-
nen Allium ramosum und A. tuberosum als 
Schwestergruppen, und nicht, wie es zu er-
warten war, dass Akzessionen von A. tubero­
sum innerhalb des vermuteten wilden Vor-
fahren positioniert sind. Das heißt, dass beide 
Arten einen gemeinsamen Vorfahren haben, 
aber seit längerer Zeit getrennte Entwick-
lungswege gehen. Es ist sehr interessant, das 
die einzige diploide (2n=16) Akzession Tax 
2033 von A. tuberosum in der Haupt Kompo-
nenten Analyse (principal compound analysis 
= PCA) räumlich gerade zwischen beiden Ar-
ten positioniert ist (Abb. 12). Vermutlich müs-
sen wir den direkten Vorfahren von A. tube­
rosum und A. ramosum innerhalb der diplo-
iden  Pflanzen  suchen,  die  vor  Kurzem  in 
China gefunden wurden (Yang et al. 1998).
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